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Resumo: O presente trabalho tem como objetivo estimar a variação genética entre e dentro de 
progênies de baru para propor um desbaste seletivo visando estabelecer um pomar de sementes para 
produção de sementes com variabilidade e qualidade genética. O ensaio foi instalado em dezembro de 
1986, em Pederneiras, SP, seguindo-se o delineamento de blocos ao acaso, com 25 tratamentos, cinco 
repetições e cinco plantas por parcela. O espaçamento utilizado foi 3 x 3 m. O teste de progênie foi 
avaliado aos 25 anos após o plantio para os caracteres altura total (HT) e diâmetro à altura do peito 
(DAP). Foram realizadas análises de deviance para determinar a variação genética entre e dentro de 
progênies para os caracteres de crescimento. As estimativas de componentes de variância e parâmetros 
genéticos foram obtidas pelo método REML/BLUP (máxima verossimilhança restrita – melhor 
predição linear não viciada), a partir de dados desbalanceados, empregando-se o software genético-
estatístico Selegen-Reml/Blup. Não houve diferenças significativas entre e dentro progênies de 
Dipteryx alata para os caracteres altura total e DAP. Com base nas estimativas dos parâmetros 
genéticos será possível alterar a média destes caracteres na população testada ao realizar um desbaste 
seletivo para aumentar a produção de sementes com qualidade genética, mantendo o máximo da 
variabilidade genética existente. 
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Introdução 
O Cerrado é o segundo maior bioma brasileiro e uma das áreas de maior biodiversidade no 
mundo (MITTERMEIER et al., 2004), sendo, inclusive, destacado como um hotspot da conservação 
da biodiversidade (MYERS et al., 2000). Com ritmo de devastação cada vez maior e mais acelerado na 
sua área de abrangência, têm-se observado grandes mudanças na paisagem do Cerrado. Estas 
mudanças têm consequências marcantes nos aspectos físicos, biológicos e sociais (POTZERNHEIN, 
2005), podendo levar à perda de recursos ainda desconhecidos que poderiam ser explorados de forma 
consciente e sustentável. Com o crescimento da agricultura, novas áreas de vegetação nativa são 
devastadas para dar lugar a grandes áreas de monocultura, intensificando-se o processo de  
  
 
 
fragmentação florestal. Uma das principais consequências desse processo é a perda de populações e 
variabilidade genética dentro de populações desse bioma.  
O baru (Dipteryx alata Vog.) é uma espécie arbórea de grande potencial devido aos  seus usos 
múltiplos, amplitude de ocorrência no Brasil e relevante potencial econômico, além das suas boas 
características silviculturais. A espécie é muito utilizada pelas populações tradicionais, fornecendo 
alimento, por meio de seus frutos, com alto valor calórico (OLIVEIRA, 1998). O presente trabalho tem 
como objetivo estimar a variação genética entre e dentro de progênies de baru para propor um desbaste 
seletivo visando estabelecer um pomar de sementes para produção de sementes com variabilidade e 
qualidade genética. 
 
Material e Métodos 
 As plantas avaliadas neste trabalho são partes de uma coleção de germoplasma instalada em 
Pederneiras, SP, com sementes procedentes do município de Icém, SP. O teste de progênies foi 
implantado em dezembro de 1986, na Floresta Estadual de Pederneiras (22º21'06" S, 48º46'30" O, 
altitude de 475 m, com verão quente e úmido e inverno seco, temperatura anual oscilando entre 16° a 
34°C e precipitação média anual de 1.300 mm), seguindo-se o delineamento de blocos ao acaso, com 
25 tratamentos (25 progênies e uma testemunha), cinco repetições e cinco plantas por parcela. O 
espaçamento utilizado foi 3 x 3 m.  
O teste de progênie foi avaliado aos 25 anos após o plantio. Os caracteres avaliados foram: 
altura total (HT) e diâmetro a altura do peito (DAP). Foram realizadas análises de deviance para 
determinar a variação genética entre e dentro de progênies para dois caracteres. As estimativas de 
componentes de variância e parâmetros genéticos foram obtidas pelo método REML/BLUP (máxima 
verossimilhança restrita – melhor predição linear não viciada), a partir de dados desbalanceados, 
empregando-se o software genético-estatístico Selegen-REML/BLUP (RESENDE, 2007). 
 
Resultados e Discussão 
Na Tabela 1 observa-se que não há variação significativa para os caracteres avaliados tanto para 
progênie, quanto para parcelas. 
Tabela 1.  Resultados de análise de deviance entre e dentro de progênies para caracteres de 
crescimento de Dipteryx alata aos 25 anos de idade em Pederneiras, SP. 
Efeitos Altura total (m) DAP (cm) 
Progênies 3,57
ns 
 
0,47ns 
Parcelas 3,53ns 0,10ns 
 ns – Não significativo ao nível de 5% pelo teste de qui-quadrado. 
  
 
 
 
Após 25 anos de plantio, as árvores atingiram altura média de 12,91 m e DAP de 17,34 cm 
(Tabela 2). As estimativas de herdabilidade individual foram de 0,25 e 0,06 para HT e DAP, 
respectivamente, e indicam possibilidades de ganhos genéticos mediante seleção tanto dentro quanto 
entre progênies. O parâmetro coeficiente de determinação dos efeitos ambientais entre parcelas ( cˆp
2
) 
representando a variabilidade dentro de parcelas foi de 10% e 2% para HT e DAP, respectivamente. A 
estimativa da herdabilidade da média entre progênie foi de 54% para HT e de 27% para DAP. A 
acurácia da seleção entre progênies foi de 73% e 52%, respectivamente para HT e DAP. Já a 
herdabilidade aditiva dentro de parcela alcançou 22% para HT e 05% para DAP. Os valores do 
coeficiente de variação genotípica aditiva individual ( giCV %) foram de 12,6% e 10,9%, já o 
coeficiente de variação genotípica entre progênies (CVgp%) 6,3% e 5,4%, respectivamente para HT e 
DAP. Por fim, o coeficiente de variação residual (CVr%) observado foi de 13 e 20,2%, 
respectivamente para HT e DAP. 
Os valores dos coeficientes de determinação dos efeitos de parcela foram baixos, indicando 
baixa variabilidade ambiental no experimento. Os valores de herdabilidade e dos coeficientes de 
variação genética sugerem que a maior variabilidade da natureza genética está estruturada entre as 
progênies avaliadas. 
 
Tabela 2. Estimativas de parâmetros genéticos para caracteres de crescimento de Dipteryx alata aos 
25 anos de idade em Pederneiras, SP. 
 Parâmetro Altura DAP 
Herdabilidade individual no sentido restrito: hˆi
2  0,25 (0,14) 0,06 (0,07) 
Herdabilidade individual ajustados para efeito de parcelas: hˆi (aj )
2  0,27 0,06 
Coeficiente de determinação do efeito de parcela: cˆp
2
 0,10 0,02 
Herdabilidade média de progênies: hˆm
2
 0,54 0,27 
Acurácia da seleção de progênie: raa 0,73 0,52 
Herdabilidade aditiva dentro de parcela: hˆd
2
 0,22 0,05 
Coeficiente de variação genética individual: giCV  (%) 12,65 10,94 
coeficiente de variação genético entre progênies: CVgp (%) 6,32 5,47 
Coeficiente de variação experimental: eCV  (%) 13,03 20,26 
egr CVCVCV /  0,49 0,27 
Média 12,91 17,34 
 
 
  
 
 
Conclusão 
A variação entre e dentro de progênies de baru para os caracteres de crescimento não é 
significativa. Com base nas estimativas dos parâmetros genéticos será possível alterar a média destes 
caracteres na população testada com um desbaste seletivo para aumentar a produção de sementes com 
qualidade genética, mantendo o máximo da variabilidade genética existente. 
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